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Relevancia de la enfermedad en el país y el mundo 
 
A medida que se expandió el área sembrada con soja [Glycine max (L.) Merr.] a 
nivel mundial, y en particular en nuestro país, las enfermedades que la afectan se 
incrementaron en número y severidad. Varios factores han contribuido a esta problemática: 
la siembra de cultivares susceptibles, la utilización de semilla de baja calidad sanitaria, el 
monocultivo, los suelos empobrecidos y/o distintos factores ambientales que favorecen el 
desarrollo de la mayoría de estas enfermedades (Ploper, 2004).  
 
En particular, la Podredumbre Carbonosa (PC), causada por el hongo necrótrofo 
Macrophomina phaseolina (Mp), es una enfermedad que limita significativamente los 
rendimientos de diferentes cultivos de Norte y Sur América, Asia, Australia, África y 
algunas partes de Europa. Específicamente en nuestro País, esta enfermedad fue muy 
importante para la soja a partir de la campaña 2000/01 y afectó la producción de las 
provincias de Catamarca, Chaco, Córdoba, Entre Ríos, Santa Fe, Salta, Santiago del Estero 
y Tucumán; es decir que la misma impactó en el noroeste argentino (NOA) y en gran parte 
de la región sojera núcleo. Su presencia en aquella campaña se detectó a partir del mes de 
febrero, en etapas reproductivas del cultivo, causando daños de diversa magnitud y en 
algunos casos pérdidas totales del cultivo. Particularmente, en la zona sojera del NOA, la 
PC fue la principal enfermedad en las campañas 2011/12 y 2012/13, afectando raíces y 
cuello del tallo de la planta, alcanzando valores máximos puntuales de incidencia de 30 y 
90%, para las campañas 2011/12 y 2012/13, respectivamente (Reznikov et al., 2013).  
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Descripción de la enfermedad, síntomas y manejo de PC 
 
M. phaseolina muestra amplia variabilidad morfológica, fisiológica, patogénica y 
genética (Su et al., 2001) lo que le ha permitido adaptarse a diferentes condiciones 
ambientales y tener una amplia distribución geográfica, afectando cerca de 500 especies 
vegetales comprendidas en más de 100 familias alrededor del mundo (Srivastava et al., 
2001). Además de la soja, este hongo presenta un amplio rango de hospedantes en cultivos 
de importancia económica como algodón, garbanzo, maíz, poroto, sorgo y caupí, entre 
otros (Mengistu et al., 2007). El hongo presenta dos fases asexuales dentro de su ciclo de 
vida: la fase esclerocial [Rhizoctonia bataticola (Taubenhaus) E. J. Butler], saprofítica, y 
una fase picnidial (M. phaseolina), patogénica. Además, presenta una fase sexual, 
denominada Orbilia obscura (Ghosh) Mukerji y Basak (Mihail, 1992).  
 
La incidencia de la PC en el cultivo de la soja se incrementa con condiciones 
climáticas de temperaturas elevadas (28-35 ºC), humedad edáfica baja y condiciones de 
estrés hídrico. Los síntomas de la PC comienzan con la pérdida de vigor de la planta y en 
etapas más avanzadas de la enfermedad, las hojas y los pecíolos pueden ponerse cloróticos 
y necróticos, quedando aún conectados a la planta. La PC puede reducir el peso total de la 
planta y el volumen y peso de las raíces hasta un 50%. El daño en las raíces es más evidente 
en el estadio reproductivo de formación de los frutos y llenado de los granos. En las plantas 
enfermas, con raíces más pequeñas, las semillas tienden a ser menos y más livianas. 
Además, las plantas enfermas maduran varias semanas antes, lo cual contribuye en gran 
medida a la disminución en el rendimiento atribuible a esta enfermedad (Mengistu et al., 
2007). 
 
 
 
Imagen 1: Podredumbre carbonosa de la raíz y tallo de la soja (causada por Macrophomina 
phaseolina) (izquierda y derech a). En el centro se observa grupo de plantas en el campo, afectadas 
por PC. 
 
Actualmente, como medidas de manejo de la PC se destacan el uso de semillas de 
alta sanidad, ya que el hongo Mp se transmite por semilla; la rotación con cultivos menos 
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susceptibles, dado que el patógeno también sobrevive en el rastrojo; uso de fungicidas 
curasemillas (bencimidazoles, triazoles, estrobirulinas) para reducir o inhibir la 
germinación del agente causal y, de ser posible, la irrigación para mantener las condiciones 
de humedad óptimas en el suelo, sobre todo en los períodos de desarrollo reproductivo.  
 
No obstante, el método más eficaz de control es la incorporación de resistencia 
genética al germoplasma comercial de soja. Sin embargo, es importante destacar que en la 
actualidad no existen cultivares comerciales de soja con resistencia a PC, debido a que la 
resistencia a esta enfermedad ha sido difícil de identificar. Hasta el momento, sólo se 
caracterizó al genotipo DT97-4290 de soja como moderadamente resistente a la PC 
(Mengistu et al., 2007). 
 
 
Avances en la investigación de la interacción Soja – M. phaseolina  
 
El grupo de trabajo formado por el Laboratorio de Fisiología Vegetal de la Fac. de 
Cs. Agrarias, UNR (LFV-FCAR) y el Instituto de Tecnología Agroindustrial (ITA)-NOA 
(CONICET)/Estación Experimental Agroindustrial Obispo Colombres (EEAOC), 
Tucumán, se constituyó en el marco del Convenio de Cooperación firmado por ambas 
Instituciones (período 2012-2017). Dicho grupo viene analizando distintos aspectos de la 
interacción soja-Mp desde hace años, especialmente los relacionados con aspectos 
epidemiológicos, fitopatológicos y la caracterización molecular de aislamientos 
monospóricos del hongo. Particularmente, el ITA-NOA/EEAOC comenzó con el estudio de 
la enfermedad en el 2008 en el NOA. En un principio se realizaron prospecciones de la 
incidencia y severidad de la enfermedad, notando aumentos progresivos en las sucesivas 
campañas. Como resultado de estas investigaciones se conformó un banco de aislamientos 
monospóricos del hongo, los cuales fueron caracterizados morfológica, biológica y 
molecularmente (Reznikov, Tesis Doctoral en curso). Posteriormente, se trabajó en la 
caracterización del comportamiento de germoplasma de soja frente a Mp, para hallar otros 
genotipos resistentes a PC, de buen comportamiento agronómico, que puedan ser utilizados 
como progenitores dadores de resistencia, alternativos a DT97-4290, en planes de 
mejoramiento convencional de la soja. Esta búsqueda, realizada a partir de inoculaciones a 
campo, permitió detectar el genotipo de soja TUC-05, que mostró un comportamiento 
significativamente superior frente a distintos asilamientos de Mp, cuando se lo comparó con 
otros genotipos de soja caracterizados como susceptibles (Reznikov, Tesis Doctoral). Por lo 
tanto, TUC-05 constituye una nueva fuente de resistencia a la PC, cuyo comportamiento 
resultó superior a DT97-4290, demostrado en ensayos de campo. Esto convierte a TUC-05 
en una fuente valiosa como donante de resistencia a Mp, sin los inconvenientes derivados 
de la introgresión de genes/QTLs de resistencia a partir de germoplasma de menor valor 
agronómico (e.g. pérdida de rendimiento potencial, escasa adaptabilidad agro-ecológica, 
etc.).  
 
El objetivo principal del proyecto que se lleva a cabo actualmente en el LFV-FCAR 
es identificar regiones genómicas de la soja asociadas con la resistencia a la PC en el mapa 
público de ligamiento genético de este cultivo. Uno de los objetivos específicos es 
identificar marcadores moleculares (MM) ligados a dichas regiones para incorporarlas en 
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germoplasma comercial. Su importancia radica en que en la actualidad no sólo no existen 
cultivares de soja con resistencia a la PC, sino que tampoco se han identificados MM 
ligados a genes/QTLs para resistencia a M. phaseolina, en soja. Asimismo, se propone 
profundizar en el conocimiento de las bases bioquímicas y moleculares de la respuesta de 
defensa inducida en genotipos resistentes a Mp. 
 
 
Contribuciones del grupo de trabajo 
 
La evaluación convencional de genotipos de soja se hace en el campo, en estadio 
reproductivo avanzado (madurez fisiológica, R7) del ciclo del cultivo (Mengistu et al., 
2007). Esto, sumado a la complejidad y variabilidad de las determinaciones en el campo 
hizo surgir la necesidad de desarrollar un sistema confiable y reproducible que permitiera 
evaluar y cuantificar los niveles de susceptibilidad/resistencia de los genotipos de soja 
frente a diferentes aislamientos monospóricos de Mp a través de inoculaciones en 
condiciones controladas. Para ese fin se desarrolló en el LFV-FCAR un método in vitro de 
evaluación de genotipos de soja en etapas tempranas del desarrollo, que permite ver 
diferencias significativas de comportamiento frente al patógeno de forma rápida, sencilla y 
económica, con resultados cuantificables y reproducibles (Chiesa et al., 2014). Utilizando 
esta metodología, se evaluó la respuesta frente a Mp de genotipos susceptibles (S), del 
genotipo DT-974290 (moderadamente resistente, MR) y del genotipo TUC-05 (resistente, 
R), desde las 48 h post-germinación y hasta los 18 días post-infección. Se analizaron 
distintos parámetros para evaluar la respuesta de cada genotipo frente a Mp y estos 
resultados permitieron concluir que efectivamente el genotipo TUC-05 presenta muy buen 
comportamiento frente a distintos aislamientos de Mp, aún cuando se lo enfrenta al 
patógeno desde la germinación de la semilla. Asimismo, los resultados in vitro obtenidos 
para este genotipo son significativamente mejores que los obtenidos, en las mismas 
condiciones de trabajo, para el genotipo DT97-4290, previamente caracterizado como 
moderadamente resistente a Mp, en condiciones de campo (Chiesa et al., 2015). 
 
Debido a que la resistencia a Mp en soja es cuantitativa y con heredabilidad 
relativamente baja, pudiendo estar involucrados múltiples genes, de efecto menor 
(Quantitative Trait Loci o QTL, por su denominación en inglés), el análisis de la herencia y 
la introgresión de esta característica en germoplasma elite de soja es compleja. Por lo tanto, 
la detección de marcadores moleculares ligados a los QTLs determinantes de esta 
resistencia, será una herramienta de gran importancia para asistir al mejoramiento genético 
para la obtención de variedades de soja con resistencia a la PC. Hasta el momento 
solamente han sido informados MM asociados a la resistencia a la PC en sorgo (Srinivasa 
Reddy et al., 2008), caupí (Muchero et al. 2011) y yute (Biswas et al., 2015). En los casos 
mencionados, la resistencia fue cuantitativa y con heredabilidad relativamente baja, lo cual 
significa que pueden estar involucrados múltiples genes, probablemente de efecto menor 
(QTL) y con alta influencia ambiental, (Kearsey & Pooni, 1996).  
 
Desde el punto de vista tecnológico disponer de MM ligados a la resistencia a la PC 
facilitará la introgresión de resistencia a esta enfermedad en planes de mejoramiento. Con 
este objetivo en los últimos años, investigadores del LFV-FCAR en colaboración con 
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ayudantes alumnos de la cátedra, llevan adelante la obtención de Líneas Endocriadas 
Recombinates (LERs), a partir de poblaciones de soja segregantes para la resistencia a M. 
phaseolina. Las poblaciones se obtuvieron a partir de cruzamientos dirigidos de genotipos 
susceptibles por el genotipo TUC-05 y del genotipo DT-974290 x TUC-05. Las mismas 
serán utilizadas para el mapeo de los QTLs involucrados con la resistencia a la PC 
provenientes del genotipo TUC-05. Asimismo, el mejoramiento asistido por MM, ligados a 
la resistencia a PC, ayudará a incrementar la calidad fitosanitaria del cultivo, en un marco 
de desarrollo sustentable (i.e. menor utilización de fungicidas).  
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